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         The functional analysis of histones by data mining 





Regulatory Elements modENCODE project によってショウジョウバエの胚から成虫までの 12 段階におい
てヒストン修飾と遺伝子発現を網羅的に調べた巨大なデータセット（GSE15292 他、以下 modENCODE



















ン修飾の変化が起きたとみなす閾値を 0.3 とした。 
 
連続値を扱う HMM（cHMM） 
① データ 1、データ 2 を平均 2、分散 1 の分布をとるように変換した。 
② カーネル密度推定（カーネル関数：ガウシアン）と呼ばれる方法を導入して、バイナリ変換するこ
となく計算を続けた。 




SD1、SD2 は、上記のバイナリ変換後のピーク例のように data1 のピーク（赤）が data2 のピーク（青）





示すピークを①一番 TSS が近い遺伝子、または②オーバーラップしている遺伝子（必ずしも一番 TSS
が近い遺伝子ではない）にアサインすることにより、各遺伝子およびその近傍でヒストン修飾の有無
を 0/1 で表した行列（以後、ヒストン修飾カタログ）をあらかじめ作成した。更に、Ash1 および PolII





ChIP-chip のデータ解析の結果、Ash1 結合部位は 149 個の遺伝子に、PolII 結合部位は 5643 個の遺伝子
にアサインされた。Ash1 結合部位近傍遺伝子 149 個のうち、PolII 結合が検出された 123 個の遺伝子分
をヒストン修飾カタログから抜き出し、dHMM で解析した。その結果、前回同様に H3K4me3 のピー
クが H3K27me3 よりも先に現れるパターンが検出されたほか、以前検出することができなかったパタ
ーン（H3K27ac→H3K27me3）を検出することができた。 
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